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MIGS­22     Oxygen requirement     Aerobic     NAS
    Carbon source     Varied     IDA
    Energy source     Chemoorganotroph      NAS
MIGS­6     Habitat     Soil, root nodule on host     IDA
MIGS­15     Biotic relationship     Free living, symbiotic     IDA
MIGS­14     Pathogenicity     Non­pathogenic     NAS
    Biosafety level     1     TAS [21]
    Isolation     Legume root nodule     IDA
MIGS­4     Geographic location     Tacuarembó, Uruguay     IDA
MIGS­5     Nodule collection date     1999     IDA

































































































































J    195     2.95     Translation, ribosomal structure and biogenesis
A    0     0.00     RNA processing and modification
K    627     9.50     Transcription
L    233     3.53     Replication, recombination and repair
B    2     0.03     Chromatin structure and dynamics
D    44     0.67     Cell cycle control, mitosis and meiosis
Y    0     0.00     Nuclear structure
V    73     1.11     Defense mechanisms
T    375     5.68     Signal transduction mechanisms
M    333     5.05     Cell wall/membrane biogenesis
N    108     1.64     Cell motility
Z    1     0.02     Cytoskeleton
W    0     0.00     Extracellular structures
U    107     1.62     Intracellular trafficking and secretion
O    200     3.03     Posttranslational modification, protein turnover, chaperones
C    351     5.32     Energy production conversion
G    674     10.21     Carbohydrate transport and metabolism
E    748     11.33     Amino acid transport metabolism
F    109     1.65     Nucleotide transport and metabolism
H    211     3.20     Coenzyme transport and metabolism
I    242     3.67     Lipid transport and metabolism
P    297     4.50     Inorganic ion transport and metabolism
Q    171     2.59     Secondary metabolite biosynthesis, transport and catabolism
R    850     12.88     General function prediction only
S    649     9.83     Function unknown
­    1,595     21.32     Not in COGS
Figure 3
Graphical map of the two
DNA scaffolds ofRhizobium
leguminosarum bv.trifolii strain
WSM597. From outside to the
center: Genes on forward
strand (color by COG
categories as denoted by the
IMG platform), Genes on
reverse strand (color by COG
categories), RNA genes
(tRNAs green, sRNAs red,
other RNAs black), GC
content, GC skew.
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